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Faits saillants 
 La proportion de cas de XBB.1 (incluant XBB.1.5) en Ontario est demeurée stable à 2,2 % (68 cas 

du 11 au 17 décembre 2022) et 2,0 % (54 cas du 18 au 24 décembre 2022).  

 Le sous-variant XBB compte parmi les variants du SRAS-CoV-2 analysés les plus résistants aux 
anticorps (avec les sous-variants BQ.1.1.10, BA.4.6.3 et CH.1.1), certains rapports indiquant qu’il 
s’agit du variant le plus transmissible détecté à ce jour.   

 On ignore encore si la gravité de la maladie causée par le XBB et ses sous-lignées (incluant XBB.1 
et XBB.1.5, dont la dénomination commune est XBB*) diffère de celle des précédents variants 
du SRAS-CoV-2. La vaccination bivalente de rappel croissante et l’immunité acquise par des 
infections antérieures pourraient atténuer le risque de maladies graves causées par les variants 
XBB*. 

 Les données dont nous disposons indiquent que les anticorps monoclonaux neutralisants 
actuellement offerts ne sont généralement pas efficaces contre XBB. Cependant, des antiviraux 
comme le nirmatrelvir/ritonavir demeurent efficaces contre ce variant.  

 À la lumière de données limitées sur la capacité d’échappement immunitaire des variants XBB*, 
et considérant l’affaiblissement de l’immunité conférée par la vaccination, la couverture 
vaccinale incomplète contre la COVID-19 et l’efficacité incertaine des nouveaux vaccins bivalents 
dans la population ontarienne, les principes de base de santé publique indiquent que 
l’utilisation de mesures sanitaires peut réduire la transmission du SRAS-CoV-2 tant au niveau 
individuel que populationnel.  

 Outre la vaccination, il est important d’utiliser diverses mesures de protection, notamment : 
rester chez soi si on est malade ou si on présente des symptômes de la COVID-19; porter si 
possible un masque de grande qualité bien ajusté dans les endroits clos; optimiser la qualité de 
l’air ambiant; se prévaloir des espaces extérieurs lorsque le temps le permet; pratiquer 
l’étiquette respiratoire et se laver les mains.  
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Problème et question de recherche  
Le sous-variant XBB et ses sous-lignées (appelées XBB*) sont des recombinants des sous-lignées 
Omicron BA.2.10.1 et BA.2.75, qui ont été détectées pour la première fois en Inde au mois 
d’août 20221,2. Le Groupe consultatif technique sur l’évolution du virus SRAS-CoV-2 (TAG-VE) de l’OMS a 
désigné les variants Omicron (tel le groupe XBB*) comme étant des variants préoccupants et nécessitant 
par conséquent une surveillance continue1. Le sous-variant XBB d’Omicron a reçu le statut de « signal de 
surveillance » le 11 octobre et celui de « variant désigné » le 28 octobre 20223. 

Méthodologie  
Les Services de bibliothèque de Santé publique Ontario (SPO) ont réalisé des recherches quotidiennes en 
vue de trouver des documents primaires et des prépublications portant sur les variants Omicron et leurs 
sous-lignées dans la base de données MEDLINE (méthodes de recherche disponibles sur demande). Les 
prépublications sont des articles de recherche qui n’ont pas fait l’objet d’un examen par les pairs, mais 
qui sont rendus publics afin de fournir les plus récentes données concernant la pandémie de COVID-19 
en évolution rapide. Une évaluation critique formelle des documents publiés et des prépublications 
portant sur la COVID-19 dépassait la portée de la présente évaluation du risque menée par SPO. Santé 
publique Ontario a effectué des recherches quotidiennes dans la littérature grise au moyen de divers fils 
de nouvelles et de moteurs de recherche personnalisés du 9 décembre au 5 janvier 2023. Les articles 
examinés par les pairs et les prépublications en anglais qui traitaient des sous-lignées Omicron XBB ont 
été inclus. Le présent document est une mise à jour de la précédente évaluation du risque pour les sous-
variants XBB et XBB.14. 

Évaluation du risque en Ontario  
Le risque que représentent actuellement les variants XBB* en matière de transmissibilité, de réinfection à 
la COVID-19 et d’efficacité des vaccins à prévenir les infections postvaccinales est élevé avec un faible 
degré d’incertitude. Le risque de gravité accrue de la maladie est faible avec un degré élevé d’incertitude. 
L’impact sur le dépistage et la surveillance du SGE est faible avec un faible degré d’incertitude. 
L’évaluation globale du risque est susceptible de changer à la lumière de nouvelles données probantes 
(voir Tableau 1). 

Tableau 1. Évaluation du risque pour les sous-lignées Omicron XBB*  

Point 
Niveau de 

risque 
Degré 

d’incertitude 

Transmissibilité accrue Élevé Faible 
Gravité accrue de la maladie Faible Élevé 
Réinfection à la COVID-19  Élevé Faible 
Efficacité des vaccins à prévenir les infections 
postvaccinales  

Élevé Faible 

Impact sur le dépistage et la surveillance du SGE*  Faible Faible 

*Séquençage du génome entier, SGE 
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Caractéristiques génomiques  
XBB.1 est une sous-lignée de XBB et XBB.1.5, une sous-lignée de XBB.15. Tant XBB que XBB.1 sont des 
recombinants des sous-lignées Omicron BA.2.10.1 et BA.2.751,6. XBB affiche un taux de reproduction 
effectif (Rt), ou aptitude réplicative (l’aptitude d’un virus à se répliquer pour produire des virions), plus 
élevé que ses lignées parentales parce que son point de rupture de recombinaison est situé dans le 
domaine de liaison au récepteur de la protéine de spicule7. XBB se distingue par les principales 
mutations suivantes : protéine d’enveloppe (E) T11A et protéine de spicule (S) : V83A, H146Q, Q183E, 
F486S et F490S. XBB.1 porte une mutation supplémentaire G252V dans la protéine de spicule. XBB.1.5 
contient aussi une mutation supplémentaire F486P dans la protéine de spicule issue de la mutation 
F486S présente dans XBB.18. XBB* contient davantage de mutations dans des sites antigéniques du 
domaine de liaison au récepteur que n’importe quel autre variant largement répandu3.  

 Scarpa et coll. (2022) ont réalisé une enquête génomique (au moyen des données de 
nextstrain/ncov et GISAID) pour évaluer le potentiel évolutif de la trajectoire épidémiologique 
de XBB et XBB.1 comparativement à leurs lignées d’origine9. Une reconstruction 
phylogénomique a montré que les génomes de XBB et XBB.1 sont regroupés dans le clade 21L 
de GSAID, avec les génomes à évolution similaire de BA.2 ainsi que BM.1.1.1 et BJ.1. Les auteurs 
soulignent le taux évolutif de XBB (7,6 × 10-5 substitutions/sites/années) et XBB.1 (6,3 x 10-4), 
par comparaison à ceux de BM.1.1.1 (1,3 × 10-3) et de BJ.1 (1,4 × 10-3). Une comparaison 
structurelle entre BA.2, XBB et XBB.1 a révélé que les domaines N-terminal de XBB et de XBB.1 
possèdent une charge négative plus élevée que celle de BA.2. De plus, les mutations 
caractéristiques Y144del et H146Q (qui surviennent près du site du récepteur AXL) possèdent 
une charge globale négative. Les auteurs laissent entendre que les domaines N-terminaux ont 
une propension plus faible à interagir avec le récepteur AXL qui affectera l’interaction avec le 
système immunitaire de l’hôte. En outre, les auteurs précisent que les mutations de la protéine 
de spicule de XBB et XBB.1 évoquent un avantage de croissance supérieur.  

 Beesley et coll. ont analysé 12,8 millions de séquences de SRAS-CoV-2 déposées dans la base de 
données GISAID entre les mois d’octobre et de novembre 2022 en vue de résumer les 
dynamiques de transition des variants pour 215 pays et 13 vagues du SRAS-CoV-210. Les auteurs 
ont constaté que trois des variants émergents, soit XBB/XBB.1, BA.2.75 et BQ.1, présentent une 
courbe de transition similaire à celle des sous-variants précédents d’Omicron, bien que 
XBB/XBB.1 et BA.1 aient des courbes de transition plus élevées que celle de BA.2.75. Ils ont 
également observé que la transition dans les pays où la présence de XBB/XBB.1 avait été 
confirmée était rapide comparativement à celle des variants Omicron précédents. De façon 
générale, les auteurs ont démontré que la dynamique de transition des variants diffère selon les 
régions et qu’elle est aussi associée aux taux de vaccination, aux taux d’infections antérieures, 
au temps écoulé depuis le dernier pic de COVID-19, aux caractéristiques démographiques et au 
nombre de variants simultanément en circulation.  
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Épidémiologie 
Les hospitalisations, les admissions aux unités de soins intensifs (USI) et les décès sont des indicateurs 
tardifs, survenant souvent des jours ou des semaines après le signalement initial des cas à la santé 
publique, et ils sont sujets à des retards de signalement. Par conséquent, les tendances peuvent évoluer 
et ne pas représenter précisément la situation actuelle. Dans les régions ci-dessous, les cas graves, c’est-
à-dire ceux nécessitant une hospitalisation, n’ont pas été attribués aux XBB* soit en raison d’un manque 
de renseignements génomiques ou parce que d’après la surveillance, XBB* compte encore pour moins 
de la moitié des cas, mais en l’absence de données probantes sur la gravité de la maladie causée par 
XBB*, les lieux où le taux de prévalence de XBB* est en hausse peuvent être étroitement surveillés pour 
dégager des tendances en matière de gravité.  

Selon les données de GISAID, pour la semaine du 12 au 18 septembre 2022, XBB* avait un taux mondial 
de prévalence de 6,8 % (incluant XBB.1 et XBB.1.5)11, ce qui constitue une légère augmentation du 
nombre de séquences (667) par rapport à la semaine précédente (5 au 11 décembre 2022) alors que 
525 séquences avaient été rapportées11. 

Canada 
Selon les données de GISAID, la proportion de cas de XBB* au Canada a augmenté de 0,59 % (58 
séquences du 4 novembre au 4 décembre 2022)12 à 1,78 % des cases (105 séquences du 
5 décembre 2022 au 5 janvier 2023)13.  

La proportion de cas de XBB.1 (incluant XBB.1.5) en Ontario est demeurée stable à 2,2 % (68 cas du 11 
au 17 décembre 2022) et 2,0 % (54 cas du 18 au 24 décembre 2022). XBB* n’a pas été inclus dans le 
calcul du plus récent taux de prévalence NOWCAST de l’Ontario et des estimations du taux de croissance 
relative14.  

En Ontario, le nombre d’hospitalisations était similaire (+/- 10 %) cette semaine (25 au 
31 décembre 2022) à celui de la semaine dernière (18 au 24 décembre 2022)15. Il y a eu 
329 hospitalisations cette semaine, comparativement à 358 la semaine dernière. On a dénombré 
25 décès cette semaine, par rapport à 68 la semaine dernière. Les nombres d’hospitalisations et de 
décès, en particulier au cours des plus récentes semaines, pourraient augmenter étant donné les retards 
de signalement de ces résultats. 

Royaume-Uni  
Selon les données de GISAID, la proportion de cas de XBB* au Royaume-Uni a augmenté de 3,76 % (519 
séquences du 4 novembre au 4 décembre 2022)16 à 5,55 % des cases (653 séquences du 
5 décembre 2022 au 5 janvier 2023)17. 

Les taux d’hospitalisation en raison de la COVID-19 sont en hausse au Royaume-Uni. Entre le 12 et le 
18 décembre 2022, ces taux étaient de 9,56 pour 100 000 personnes18. Il s’agit d’une augmentation par 
rapport à la semaine précédente, soit celle du 5 au 10 décembre 2022, où ces taux étaient de 6,61 pour 
100 000 personnes18.  
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États-Unis 
Aux États-Unis, les proportions estimatives de XBB et de XBB.1.5 parmi les variants en circulation la 
semaine du 1er au 7 janvier 2023 étaient de 4,9 % (intervalle de prédiction [IP] à 95 % : 4,0 % à 6,1 %) et 
27,6 % (IP de 95 % : 14,0 % à 46,5 %), respectivement19. Cela représente une diminution par rapport à la 
semaine précédente (25 au 31 décembre 2022) dans le cas de la sous-lignée XBB, alors que ces 
proportions étaient estimées à 5,3 % (IP à 95 % : 4,2 % à 7,0 %), et une augmentation pour XBB.1.5 dont 
le taux de prévalence était estimé à 18,3 % (IP à 95 % : 9,1 % à 32,8 %) la semaine précédente20. Pendant 
les mêmes périodes, la prévalence de BQ.1.1 (le variant qui comptait pour la plus grande proportion de 
cas) a diminué, passant de 36,7 % (IP à 95 % : 31,3 % à 42,5 %) à 34,4 % (IP à 95 % : 26,7 % à 43,0 %)19,20. 

Les taux d’admissions hospitalières pour la COVID-19 sont à la hausse aux États-Unis. En effet, pour la 
période du 27 décembre 2022 au 2 janvier 2023, ces taux ont fait un bond de 17 % par rapport à la 
semaine précédente, soit du 20 au 26 décembre 202221.  

Europe 
Le 9 janvier 2023, une évaluation de la situation du XBB.1.5 effectuée par le Centre européen de 
prévention et de contrôle des maladies (ECDC) note que cette sous-lignée présente un important 
avantage de croissance par comparaison aux variants qui circulaient auparavant en Europe (113 %), bien 
que ces estimations sont associées à un degré élevé d’incertitude22. 

Le sous-variant XBB.1.5 a été détecté dans plusieurs pays de l’UE/EEE et il existe une possibilité qu’il 
affecte de plus en plus le nombre de cas de COVID-19 détectés dans les pays de l’UE/EEE. Cependant, 
cela ne devrait pas être observé au cours des prochains mois étant donné que ce variant n’est 
actuellement que très peu répandu dans ces pays22. 

Transmissibilité et infectivité 
Yue et coll. (2022) ont comparé l’affinité de liaison de XBB.1.5 à celle de BQ.1.1 et de XBB/XBB.123. Ils 
laissent entendre que l’important avantage de croissance de XBB.1.5 par rapport à XBB.1 consiste à se 
fixer plus facilement sur le récepteur ECA2 grâce à la mutation S486P, tout en conservant une capacité 
d’échappement immunitaire élevée. 
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Immunogénicité 
Des données probantes portent à croire que XBB compte parmi les souches les plus résistantes aux 
anticorps qui ont été analysées (avec BQ.1.1.10, BA.4.6.3 et CH.1.1), comparativement aux autres sous-
lignées Omicron en circulation6,7,24-26. Voici un résumé des principales observations de certaines études.   

 Yue et coll. (2022) ont réalisé des tests de neutralisation à base de virus pseudotypés avec la 
protéine de spicule du virus de la stomatite vésiculeuse pour analyser du plasma convalescent23. 
Le plasma provenant de patients vaccinés par BNT162b2 ou mRNA-1273 qui avaient eu une 
infection postvaccinale par BA.5 présentait des titres de neutralisation de 50 % (NT50) contre 
XBB.1 et XBB.1.5 qui étaient 31 fois et 27 fois moindres respectivement, comparativement à B.1.   

 Dans le cadre d’un examen de la mutation R346T, Davis-Gardner et coll. (2022) ont testé des 
échantillons de sérum obtenus auprès de participants qui avaient reçu soit une ou deux doses 

de rappel de vaccin monovalent (BNT162b2 ou mRNA-1273) ou de vaccin bivalent en vue de 
déterminer l’efficacité neutralisante des doses de rappel contre les variants Omicron, y 
compris XBB, en comparant l’activité neutralisante dans des échantillons de sérum au 
moyen du test de neutralisation par réduction de foyer (FRNT) dans une lignée cellulaire 
Vero E6/TMPRSS227.  Ils ont effectué le test à trois moments différents auprès de trois 
différentes cohortes : 1) 7 à 28 jours après une dose de rappel d’un vaccin monovalent (n = 12), 
2) 6 à 57 jours après une deuxième dose de rappel d’un vaccin monovalent (n = 1) et 3) 16 à 
42 jours après une dose de rappel d’un vaccin bivalent (n = 12). Dans les trois cohortes, l’activité 
neutralisante était plus faible contre la souche Omicron testée, le sous-variant XBB affichant la 
plus faible activité neutralisante. Les participants qui ont reçu les doses de rappel de vaccin 
bivalent contenant BA.5 (BNT162b2 ou mRNA-1273) présentaient une meilleure activité 
neutralisante contre tous les variants Omicron que les participants qui avaient reçu une ou deux 
doses de rappel de vaccin monovalent.   

 Un essai de phase 2/3 mené par Chalkias et coll. (2022) visait à examiner l’innocuité et 
l’immunogénicité d’une dose de rappel de vaccin bivalent à ARNm contre la COVID-1928. Ils ont 
comparé une dose de 50 μg de vaccin mRNA-1273.222 (contenant 25 μg de la souche Wuhan-
Hu-1 ancestrale et 25 μg de l’ARNm de la protéine de spicule d’Omicron BA.4/BA.5) à une dose 
de 50 μg de vaccin mRNA-1273, qui ont été administrées à titre de deuxième dose de rappel 
chez des adultes ayant préalablement reçu une série vaccinale de deux doses et une dose de 
rappel du vaccin mRNA-1273. Les chercheurs ont utilisé des pseudovirus contenant des 
protéines de spicules de longueur complète du SRAS-CoV-2 ancestral, ou des variants Omicron 
BA.4/BA.5, BQ.1.1 ou XBB.1. Les auteurs ont évalué le jour 29 de neutralisation croisée contre 
XBB.1 chez des patients ayant reçu le vaccin mRNA-1273.222 ainsi que chez des patients ayant 
reçu une dose de rappel du vaccin bivalent mRNA-1273.214 ciblant BA.1. Chez les patients sans 
antécédents d’infection, les titres de XBB.1 se sont multipliés 12 fois et 4 fois, comparativement 
aux niveaux précédant l’administration des doses de rappel des vaccins mRNA-1273.222 et 
mRNA-1273.214, respectivement. Par comparaison aux titres de neutralisation correspondants 
contre BA.4/BA.5, les titres de neutralisation contre XBB.1 étaient 12 à 15 fois moins élevés pour 
les deux vaccins, illustrant un plus grand potentiel d’échappement immunitaire.  

  



Évaluation du risque pour le sous-variant Omicron XBB* (incluant XBB.1 et XBB.1.5) (au 4 janvier 2023) 7 

 Sullivan et coll. ont mené un examen systématique des récentes recherches primaires faisant 
état de la neutralisation de XBB.1 par du plasma provenant de personnes vaccinées ayant été 
infectées ou non par la COVID-19 ou après une infection récente par Omicron seulement, dans 
une période de six mois29. Entre autres observations, Sullivan et coll. ont constaté que malgré 
une neutralisation 75 fois moindre avec le sérum de personnes ayant reçu de deux à quatre 
doses de vaccin (mRNA BNT162b2) en plus de subir une infection postvaccinale (cohorte 
appelée VaxCCP) contre XBB.1 comparativement à la souche ancestrale (WA-1), plus de 89 % 
des échantillons de sujets VaxCCP ayant reçu des doses de rappel étaient en mesure de 
neutraliser XBB.1.  

 Wang et coll. ont évalué la neutralisation de XBB et XBB.1 au moyen de cohortes possédant une 
immunité au SRAS-CoV-2 de sources diverses, et l’ont comparé à la neutralisation de la souche 
ancestrale D614G pour évaluer la résistance aux anticorps neutralisants30. Il y avait une cohorte 
de personnes ayant reçu trois doses (n = 15) ou quatre doses (n = 19) des vaccins à ARNm 
originaux contre la COVID-19, cohorte appelée trois doses type sauvage (WT) et quatre doses de 
WT, respectivement, une dose de vaccin à ARNm bivalent contre la COVID-19 après trois doses 
du vaccin original (n = 21), appelée cohorte trois doses WT plus bivalent, et de personnes ayant 
eu une infection postvaccinale à BA.2 ou BA.4/5 (n = 14, n = 20), appelée cohorte postvaccinale 
BA.2 ou BA.4/5.  Les auteurs ont observé que par rapport à la souche D614G, la moyenne 
géométrique des titres de la dose inhibitrice à 50 % (DI50) ciblant XBB et XBB.1 étaient < 70 fois 
et < 71 fois inférieurs, respectivement, dans la cohorte trois doses WT, < 145 fois et < 155 fois 
inférieurs, respectivement, dans la cohorte quatre doses WT, < 209 fois et < 162 fois inférieurs 
dans la cohorte trois doses WT plus bivalent, < 103 fois et < 135 fois inférieurs dans la cohorte 
postvaccinale BA.2 et < 86 fois et < 96 fois inférieurs dans la cohorte postvaccinale BA.4/5. Les 
auteurs ont conclu que les infections postvaccinales par le SRAS-CoV-2 suscitaient une meilleure 
réponse aux anticorps par rapport à la vaccination seulement dans toutes les cohortes.  

Gravité de la maladie 
 Selon le Groupe consultatif technique sur l’évolution du virus SRAS-CoV-2 (TAG-VE) de l’OMS, les 

premières données probantes au 27 octobre 2022 ne semblent pas indiquer l’existence de 
différences importantes entre XBB (et ses sous-lignées) et les autres sous-lignées en matière de 
gravité de la maladie causée par l’infection1.  

 En date du 9 janvier 2023, l’évaluation de la sous-lignée XBB.1.5 réalisée par le Centre européen 
de prévention et de contrôle des maladies (ECDC) indique qu’il n’existe actuellement pas 
suffisamment de données pour évaluer tout changement de gravité de la maladie associée au 
variant22. 
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Pharmacothérapie 
 Selon les données probantes actuelles, les anticorps monoclonaux neutralisants disponibles ne 

sont généralement pas efficaces contre XBB. Cependant, des antiviraux comme le 
nirmatrelvir/ritonavir contrent efficacement ce variant.  

 Imai et coll. (2022) ont évalué l’efficacité d’anticorps monoclonaux thérapeutiques contre 
BQ.1.1 et XBB, isolés de patients, au moyen du titre du test de neutralisation par réduction de 
foyer requise pour une neutralisation à 50 % (FRNT50) des anticorps monoclonaux à l’aide d’un 
test de neutralisation sur des virus vivants31. Le DLR de XBB a présenté plusieurs mutations 
supplémentaires comparativement à BA.2. En conséquence, les anticorps monoclonaux 
REGN10987 (imdevimab), REGN10933 (casirivimab), COV2-2196 (tixagévimab), COV2-2130 
(cilgavimab) et S309 (le précurseur du sotrovimab) n’ont pas neutralisé les isolats de BQ.1.1 ou 
de XBB même à la plus haute valeur testée du FRNT50. L’agent LY-CoV1404 (bebtélovimab) 
n’était pas efficace contre BQ.1.1 ou XBB. Les deux associations d’anticorps monoclonaux 
(imdevimab/casirivimab et tixagévimab/cilgavimab) testées n’ont neutralisé ni BQ.1.1 ni XBB. En 
ce qui concerne le sous-variant XBB, les valeurs CI50 pour le remdésivir, le molnupiravir et le 
nirmatrelvir portent à croire que ces agents antiviraux demeurent actifs in vitro.   

 Touret et coll. (2022) ont comparé le potentiel de neutralisation des anticorps monoclonaux 
(REGN10987 (imdevimab), REGN10933 (casirivimab)) contre des isolats cliniques de BA.2.75.2, 
BQ.1, BQ.1.1 et XBB, en utilisant BA.2 et BA.5 comme témoins, avec B.1.617.232. Les auteurs ont 
constaté une perte totale d’activité neutralisante décelable avec les quatre variants et 
l’imdevimab et aucune activité avec le casirivimab, ce qui a rendu impossible le calcul de la 
concentration efficace. Le sotrovimab présente une légère diminution contre XBB in vitro et le 
cilgavimab a perdu son activité neutralisante contre les variants XBB. Le bebtélovimab a perdu 
toute activité neutralisante contre XBB. 

 Yue et coll. (2022) ont étudié la sensibilité de XBB.1 et de XBB.1.5 aux anticorps monoclonaux 
thérapeutiques, soit l’association tixagévimab/cilgavimab et le bebtélovimab23. Ces deux 
anticorps monoclonaux n’ont pas réussi à neutraliser XBB.1.5. Le sotrovimab demeure 
légèrement actif contre XBB.1.5.  

Incidence sur le dépistage et la surveillance du SGE  
 Test antigénique : Il existe peu de documentation sur l’efficacité des tests antigéniques rapides 

(TAR) en ce qui concerne les variants préoccupants; cependant, la majorité des mutations de ces 
variants se produisent dans la protéine de spicule et les TAR utilisés en Ontario ciblent la 
protéine de nucléocapside. En conséquence, nous prévoyons une incidence limitée sur 
l’efficacité des TAR avec XBB, bien que des études de confirmation soient nécessaires.  

 Test moléculaire : On ne prévoit aucune incidence sur la capacité des tests moléculaires à 
détecter XBB et les sous-lignées XBB*.   

 Surveillance du SGE : On prévoit une incidence nulle sinon faible sur la capacité du SGE de 
détecter XBB et les sous-lignées XBB*, étant donné que plusieurs cas ont déjà été détectés en 
Ontario.   
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Incidence sur la pratique en santé publique 
 Une augmentation graduelle du nombre de cas de COVID-19 a été observée en Ontario depuis la 

fin du mois de novembre 2022. Le pourcentage de positivité était de 16,5 % la semaine du 25 au 
31 décembre 2022, ce qui représente une augmentation par rapport au pourcentage de 14,9 % 
enregistré la semaine précédente15. D’après les tendances épidémiologiques actuelles, ainsi que 
le manque de données sur la gravité de la maladie causée par XBB* et des données probantes 
selon lesquelles le XBB* est hautement transmissible, les mesures de santé publique 
communautaires et la mise à jour de la vaccination de rappel pourraient contribuer à protéger la 
population ontarienne, éviter d’alourdir le fardeau du système de santé et limiter les 
perturbations des services essentiels.   

 L’utilisation de mesures de santé publique réduira le risque de transmission du SRAS-CoV-2 et 
d’autres virus respiratoires tant au niveau individuel que populationnel. À cet égard, il faut 
envisager l’instauration des mesures les moins restrictives et les plus équitables.  

 Outre la vaccination, les mesures de protection supplémentaires incluent :  rester chez soi 
si on est malade ou si on présente des symptômes de la COVID-19; porter si possible un 
masque de qualité bien ajusté dans les lieux clos; optimiser la qualité de l’air ambiant; 
privilégier les espaces extérieurs lorsque le temps le permet; pratiquer l’étiquette 
respiratoire et se laver les mains.  

 Bien que les vaccins fassent partie intégrante de la lutte contre la COVID-19, leurs limites sont 
plus évidentes en présence de variants qui échappent à l’immunité acquise par la vaccination ou 
l’infection, comme c’est le cas pour le XBB*. Les données probantes pour déterminer l’efficacité 
contre XBB* des nouveaux vaccins bivalents ciblant BA.1 et BA.4/5 sont encore incomplètes. 
Une stratégie de lutte à la pandémie qui repose entièrement sur l’immunité acquise par les 
vaccins actuels et les infections antérieures sera limitée dans sa capacité à freiner la 
transmission du virus et à réduire le nombre de cas, tandis que les mesures sanitaires comme le 
port du masque, la ventilation et le fait de rester chez soi si on est malade demeurent efficaces.  

 Dans le contexte de la vaccination de rappel contre la COVID-19 et l’utilisation de mesures 
sanitaires comme le port du masque dans les lieux publics intérieurs, il sera important de 
communiquer clairement à la population ontarienne les risques que posent les niveaux actuels 
de transmission du SRAS-CoV-2 et de maladie liée à la COVID-19, les facteurs de risque de 
souffrir d’une forme grave de la maladie causée par la COVID-19, les effets protecteurs de 
l’immunité acquise par la vaccination et les infections antérieures, les nouvelles données 
probantes sur les risques associés au syndrome post-COVID-1933-37, ainsi la recrudescence 
actuelle de graves maladies respiratoires pédiatriques et le fardeau pour le système de santé.  

 Les tendances relatives à la gravité de la maladie causée par la COVID-19 dans les pays où le taux 
de prévalence de XBB* est élevé doivent faire l’objet d’une surveillance étroite afin d’évaluer le 
risque de maladies graves associées aux variants XBB*en Ontario15.  
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